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Título:  Genómica del tiempo de floración en judía común: mejora de la adaptación y el potencial de rendimiento en un contexto climático cambiante 
Breve resumen del trabajo (< 100 palabras):
El objetivo es la identificación de nuevos componentes genéticos involucrados en la variación fenotípica del tiempo de floración y en la adaptación fotoperiódica, en la judía común. Este conocimiento es crucial tanto desde el punto de vista agronómico como para las aplicaciones biotecnológicas en mejora genética, ya que la floración y madurez temprana son ampliamente reconocidas como un factor clave en el cultivo para reducir el impacto del ambiente en el rendimiento. Los objetivos son:

Objetivo 1. Disección del papel del gen COL2 en el tiempo de floración y su interacción con factores ambientales. Se propone en este objetivo un análisis fenotípico y genómico de una amplia diversidad genética con el fin de identificar variantes genéticas novedosas, y sus efectos sobre la floración y asociación a factores ambientales, que conduzcan a la incorporación de caracteres de interés en las variedades modernas.

Objetivo 2. Estudiar la interacción de COL2, PHYA3 y FIN en el control del tiempo de floración y el hábito de crecimiento. Se propone en este objetivo un análisis detallado de las interacciones genéticas de estos tres loci en el tiempo de floración y el hábito de crecimiento.

Actividades a desarrollar:Tarea 1. Evaluación fenotípica del tiempo de floración bajo LD y SD en el panel de diversidad genética de judía. Análisis de mapeo de secuencias de asociación. Distribución geográfica y climática de los polimorfismos de genes de floración. 

Tarea 2. Desarrollo y evaluación de poblaciones segregantes. Análisis genético y mapeo fino de la variación de la floración de los polimorfismos identificados utilizando poblaciones segregantes. 

Tarea 3. Estudio del patrón de expresión génica mediante PCR cuantitativa en tiempo real (qRT-PCR).

Tarea 4. Caracterización mediante técnicas de microscopía de plantas y análisis morfológico del desarrollo de meristemas. Análisis de los patrones espaciales de análisis de expresión génica.
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